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RESUMEN

Los fenómenos poblacionales y las diferentes dinámicas como la globalización, el uso de
agentes biológicos, la reestructuración de sistemas agrarios, el consumismo y el uso de
diferentes tecnologías han sido aspectos importantes en la aparición, propagación y
reaparición de enfermedades el cual conlleva a los problemas contemporáneos y mundiales.
Los factores ecológicos y ambientales, como la pérdida de la biodiversidad por diferentes
motivos, son aspectos que están ligados a las enfermedades emergentes y reemergentes
originadas por animales, algunas de vida silvestre. Estos patógenos ocasionan problemas
en la población humana, siendo estas transmitidas ya sea por contacto directo o por vectores
(primarios y secundarios). Los patógenos tienen la capacidad de transferirse a otros
animales, saltar entre las diferentes especies, mutar e incluso volverse resistentes a los
medicamentos. Las enfermedades zoonóticas son de gran interés epidemiológico y de salud
pública, ya que comprometen la salud humana y animal, teniendo un gran impacto en el
desarrollo de las enfermedades emergentes y reemergentes, como es el caso de la
enfermedad MERS-CoV la cual se originó en el medio oriente en el 2012, causada por un
coronavirus de murciélago logrando hacer un salto de especie hasta afectar a los humanos,
generando una epidemia que afecta a varios países árabes y europeos. Las enfermedades
emergentes han tenido importancia en el ámbito de la salud en los últimos años; dos tercios
de dichas enfermedades se originan en el sector rural o en la vida silvestre. Las personas
que tienen contacto directo o trabajan con animales, son más propensas a sufrir una
enfermedad zoonótica, al estar expuestos a virus, bacterias, hongos, ADN recombinante,
parásitos, animales enfermos, productos animales, entre otros, los que pueden ser factores
importantes para lograr comprometer la salud de las personas. En el 2012 en el Medio
Oriente se reportaron los primeros casos de personas que presentaban cuadros de
enfermedades respiratorios con neumonía y algunos con enfermedad renal. Los que
enfermaron vivían en la zona o eran turistas que al regresar a sus países de origen
presentaron sintomatología evidenciándose casos en Francia, Reino Unido Alemania e Italia.
Se determinó que se trataba de un nuevo coronavirus que afectaba a los humanos,
inicialmente se creía que era una mutación del síndrome respiratorio agudo severo (SARSIX

CoV), pero los estudios de caracterización viral señalaron que estaba relacionado con
coronavirus aislado de murciélago y pertenecía a un linaje C del género betacoronavirus.
Teniendo en cuenta la epidemia de SARS que se presentó hace unos años (2002-2003) y la
posible pandemia que se está presentando actualmente con el nuevo coronavirus, síndrome
respiratorio del medio oriente (MERS-CoV) o por su nombre en inglés (Middle East
Respiratory Syndrome Coronavirus), se justifica realizar seguimiento de este virus cuyos
reservorios pueden ser murciélagos. Con el estudio aquí propuesto, se pretende proveer
información sobre las características epidemiológicas del nuevo virus realizando un
seguimiento de los eventos reportados desde el 2012 hasta la actualidad.

Palabras clave: Enfermedades emergentes, enfermedades reemergentes, MERS-CoV,
zoonósis.
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ABSTRACT

The population phenomena and the different dynamics such as globalization, the use of
biological agents, the restructuring of farming systems, consumerism and the use of different
technologies have been important aspects in the development, spread and resurgence of
diseases which leads to problems contemporary and global. Ecological and environmental
factors, such as loss of biodiversity for different reasons, are aspects that are linked to
emerging and reemerging diseases caused by animals, some wildlife. These pathogens
cause problems in the human population, these being transmitted either by direct contact or
by vectors (primary and secondary). Pathogens have the ability to transfer to other animals,
jumping between different species, and even mutate to become resistant to drugs. Zoonotic
diseases are of great interest epidemiological and public health and that compromise human
and animal health, having a great impact on the development of emerging and reemerging
diseases, as in the case of MERS-CoV disease which originated in the Middle East in 2012,
caused by a coronavirus of bat making to make a jump species to infect humans, causing an
epidemic that affects several Arab and European countries. Emerging diseases have been
important in the field of health in recent years, two thirds of such diseases originate in rural
areas or wildlife. People who have direct contact or work with animals, are more likely to
suffer a zoonotic disease, being exposed to viruses, bacteria, fungi, recombinant DNA,
parasites, diseased animals, animal products, among others, which may be important factors
to achieve compromise the health of people. In 2012 in the Middle East reported the first
cases of people who showed symptoms of respiratory illness with pneumonia and some with
kidney disease. Those who lived in the area ill or were tourists returning to their home
countries presented symptoms demonstrating cases in France, UK, Germany and Italy. It was
determined that this was a novel coronavirus affecting humans, initially was believed to be a
mutation of severe acute respiratory syndrome (SARS-CoV), but viral characterization studies
indicated that was related to coronavirus isolated from bat and belonged to a lineage C
betacoronavirus gender. Given the SARS epidemic that was presented a few years ago
(2002-2003) and the possible pandemic currently being presented with the new coronavirus,
Middle Eastern respiratory syndrome (MERS-CoV) is warranted whose track this virus
XI

reservoirs can be bats. The study proposed here, is intended to provide information on the
epidemiological characteristics of the new virus by monitoring events reported from 2012 to
the present.

Keywords:

Emerging

diseases,

re-emerging
XII

diseases,

MERS-CoV,

zoonoses.

INTRODUCCIÓN

Las alteraciones en los ecosistemas, los factores ecológicos, demográficos, ambientales,
la explotación y el aumento de las actividades agropecuarias y forestales, migraciones de
animales, permiten que haya un contacto cercano con los diferentes patógenos que se
encuentran en estos lugares. Los patógenos de los animales especialmente los silvestres
son un aspecto importante en la aparición de enfermedades emergentes y reemergentes.
El riesgo de estas enfermedades inicia cuando los patógenos utilizan a los hospedadores
secundarios y estos al experimentar diferentes factores generan zoonosis las cuales
pueden llegar a realizar salto de especies y posiblemente mutar para afectar a la especie
humana. Los patógenos pueden pasar entre las diferentes especies, convirtiéndolas en
reservorios hasta llegar a generar enfermedades epizoóticas. (Monsalve, 2009).
Algunos de los factores que hacen parte de la dinámica de las enfermedades zoonóticas
emergentes y reemergentes son:
La adaptación: Los microorganismos como virus, bacterias, rickettsias, parásitos entre
otros, poseen una gran capacidad de adaptación a los diferentes medios o cambios a los
que son sometidos, esto lo hacen por supervivencia y evolución, llegando a ser
resistentes a los tratamientos farmacológicos, permitiendo que se repliquen con mayor
facilidad y se vuelvan un problema aun mayor al momento de intentar erradicarlos. (King,
2004).
El origen de las enfermedades emergentes y reemergentes principalmente es de
bacterias y rickettsias (54.3%) algunas de las causas para que estas se originen son la
coexistencia de estas con los diferentes vectores y los diferentes animales reservorios.
Seguidas por virus y priones (25.4%) se debe a las mutaciones genéticas virales,
alteraciones ambientales y alteraciones entre la relación virus-huésped. (Monsalve,
2009).
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La susceptibilidad del hospedador: Es otro factor importante al momento de enfrentarse a
animales o personas enfermas que tienen un sistema inmunológico deficiente, esto los
hace susceptibles a los diferentes agentes patógenos y zoonóticos que pueden ser
transmitidos por diferentes medios como los alimentos, aguas contaminadas, contacto
con enfermos, contacto con productos animales. Al ser los microorganismo “agentes de
cambio” constante, se convierten en oportunistas, infectando a los seres más débiles e
inmunosuprimidos. (King, 2004).
Colombia al ser un país con una gran variedad de fauna y por sus cambios climáticos,
son factores que facilitan la aparición y propagación de diferentes enfermedades
zoonóticas emergentes y reemergentes. En los años 60 y 70 se implementaros de forma
parcial los servicios públicos, el alcantarillado, agua potable, mejorando un poco las
condiciones de higiene y de salud en las personas, conjuntamente la implementación de
programas de vacunación, prevención y tratamiento para enfermedades infecciosas, han
ayudado en el control de algunas de las enfermedades transmisibles las cuales
ocasionaban alta mortalidad sobre todo en la población infantil. (Sarmiento, 2000).
Teniendo en cuenta que éste virus apareció en el 2012 y actualmente se siguen
reportando casos de personas afectadas por esta enfermedad en diferentes partes del
mundo y sabiendo que el coronavirus MERS-CoV es de origen animal (murciélagos
insectívoros), es importante realizar el seguimiento de esta enfermedad ya que como
médicos veterinarios podemos trabajar para evitar que la pandemia que se está
registrando actualmente siga creciendo, afectando tanto a animales como a los humanos.
Este trabajo tiene como finalidad proveer información sobre la aparición del nuevo virus y
la distribución de la enfermedad en los diferentes países. De esta forma se contribuirá a
la conformación de una línea de base que permita desarrollar planes de prevención de la
enfermedad en Colombia ya que aún no se ha presentado. Se está generando
conocimiento sobre cómo se manifiesta la enfermedad, su origen y transmisión, los casos
que se han reportado desde su aparición, la distribución mundial que ha tenido hasta el
momento y se plantearán posibles medidas de prevención.
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OBJETIVOS

GENERAL:

Realizar un estudio epidemiológico retrospectivo del MERS-CoV de casos registrados en
humanos, utilizando la información disponible suministrada por la Organización mundial de la
salud y la sociedad internacional de enfermedades infecciosas (proMED).

ESPECÍFICOS:

Analizar y proveer información sobre la aparición de la enfermedad de MERS-CoV,
presentación de casos en individuos y posible papel de los reservorios animales.
Elaborar un material divulgativo para estudiantes, profesionales del sector agropecuarios, los
del sector de la salud y el público en general, sobre los hallazgos del presente estudio.
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1. MARCO TEÓRICO

Las enfermedades infecciosas representan un riesgo para la salud de los individuos
pertenecen a los diferentes sitios donde éstas se presentan. Las enfermedades
emergentes como reemergentes presentan comportamientos y patrones variables en los
distintos momentos históricos, llegando a agravar las situaciones de presentación,
incidencia y control. A continuación se mostrará un breve resumen de la dinámica de
algunas enfermedades presentes en Colombia y su evolución en las últimas décadas.
(Sarmiento, 2000).
Fiebre Amarilla:
Se considera una enfermedad reemergente en países donde se había logrado controlar.
En Latinoamérica en 1997-7998 se presentó como una enfermedad reemergente. En
Santander se presentó el último caso en el año 1907, sin embargo desde 1975-1995
fueron registrados 174 casos, de los cuales 166 fueron documentados por exámenes
histopatológicos. En el año 1997 se presentaron 6 casos, 2 no pudieron ser confirmados.
En el año 1998 de 7 sospechosos solo 1 caso fue confirmado. Las regiones más
afectadas son Magdalena Medio, región del Catatumbo, piedemonte llanero, Amazonia y
Orinoquía. (Sarmiento, 2000).
En 1936 se introdujo la vacuna disminuyendo gradualmente la aparición de la
enfermedad, aunque se presentaban picos aproximadamente cada cinco años. En el año
2002 hubo noticias de casos compatibles con fiebre amarilla en la frontera Colombo
Venezolana y Santander. Este brote duró 50 semanas, en las cuales se presentaron 93
casos humanos, 41 de estos fallecidos, teniendo una tasa de letalidad del 44%. En
octubre del 2003 se detectó el virus en tejido hepático en casos fatales de humanos y de
monos aulladores, determinando la actividad selvática en Colombia. En el año 2004
fueron confirmados casos en Riohacha (Guajira) y Santa Marta (Magdalena). (Monsalve,
2009).
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Dengue:
En el año 1997 se presentó un incremento en el Dengue Clásico y el Dengue
Hemorrágico, en 1998 se incrementó su incidencia triplicando el número de casos, se
notificaron 57.956 casos de Dengue Clásico y 5.171 casos de Dengue Hemorrágico. En
cuanto al Dengue Clásico se presentó un 73% de casos en Santanderes, Huila,
Antioquia, Valle, mostrando las mayores tasas de incidencia entre 339 y4.500 por
100.000 habitantes urbanos en Quindío, San Andrés, Arauca, Norte de Santander,
Casanare, Putumayo, Cundinamarca, Caquetá y Antioquia. El 62% de casos por Dengue
Hemorrágico y las mayores incidencias se registraron en Antioquia, Valle y Santanderes.
(Sarmiento, 2000).
Entre los años 2004 y 2006 Colombia fue el país de América con mayor número de casos
y muertes por Dengue Hemorrágico. Considerándose una enfermedad endemoepidémica. Tras el primer caso presentado por Dengue Hemorrágico en 1989,
continuando con la incidencia en 1978, se ha notado un incremento fluctuante a través
del tiempo pasando de 5.2 casos por 100.000 habitantes en la década de los 90, a 18.1
casos por 100.000 habitantes en los años 2003 a 2007. Con una mortalidad de 0.07
defunciones por 100.000 habitantes en la década de los 90, a 0.19 defunciones por
100.000 habitantes en la presente década, con un promedio de 25.123 casos anuales
desde 1978 a 2007. (Monsalve, 2009).
Malaria:
En 1996 el 55.2% de la población Colombiana estaba en bajo riesto, el 5.5% en mediano
riesgo y el 9.7% en alto riesgo. En el año 1998 fueron notificados 194.178 de casos, con
una tasa de 7.5 por 1000 habitantes, registrandose ese año uno de los incrementos más
notables. Los departamentos con mayor número d casos fueron Antioquia, Choco, Valle,
Córdoba, Meta, Nariño y Guaviare. (Sarmiento, 2000).
En la década de los 90 se presentó un incremento con más de 160.000 de casos
promedio por año, luego se observó una disminución hasta llegar a 90.000 casos en el
2006. (Monsalve, 2009).
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Leishmania:
En 1992 fueron diagnosticados alrededor de 6.500 casos, aunque hay sub-registro,
presentando una endemia en la Costa Atlántica, Costa Pacífica, el Valle del Río
Magdalena y del Río Cauca. La tasa paso de 6.1 por 100.000 habitantes en 1983 a 14.3
por 100.000 habitantes en 1992. (Sarmiento, 2000).
Esta enfermedad tiene transmisión principalmente rural, excluyendo los casos
presentados en el ejército. En un estudio realizado entre octubre del 2001 y 2002 en 67
soldados que se alojaban en el departamento de Córdoba, se encontró una frecuencia de
casos de leishmaniasis cutánea del 2.3%. para la década del 2000, se notificaron en
promedio 14.000 casos, lo cual muestra un incremento en los últimos años. (Monsalve,
2009).
Tabla 1. Zoonósis en animales silvestres de origen viral en Colombia. Tomado de:
(Monsalve, 2009).

En cuanto a la situación mundial de los últimos años, en el sudeste Asiático, en Myanmar
el ministerio de salud en el 2012 registró 6.033 casos de dengue y 27 muertes. Mientras
que en 2013 el ministerio ha registrado 6.446 personas infectadas hasta el momento y 13
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pacientes muertos por esta enfermedad. En thailandia también estan sufriendo de esta
enfermedad, en donde en el 2013 se han presentado 50 personas muertas debido a la
fiebre. En Laos se han reportado 11.000 personas infectadas con el virus y 44 personas
han muerto desde el inicio del 2013. (Win, 2013).
El síndrome agudo respiratorio severo (SARS). Identificado en los murciélagos del
género Rhinolophus como el húesped reservorio para un gran número de virus que
tienen estrecha relación con el coronavirus asociado a SARS, generando un brote
durante el 2002-2003 y 2003-2004 en China, el virus se encuentra conjuntamente en las
civetas de las palmas los cuales son animales que se encuentran en China. (Wang,
2006).
El virus SARS representó la primer pandemia de una enfermedad transmisible con una
causa desconocida del siglo XXI. El brote se inició en noviembre de 2002 siendo
controlada en julio de 2003, notificando una expanción a 33 países de los 5 continentes,
dando un resultado de más de 8096 infecciones y más de 774 muertes. A finales de 2003
y principios de 2004 se reportaron brotes esporádicos en la región de la República
Popular de China, originando los brotes en 2002-2003, indicando la posibilidad de una
posible recurrencia de este virus. (Wang, 2006).
Entre junio-septiembre de 2012 se reportaron los primeros casos de individuos residentes
del Medio Oriente. Inicialmente se creía que era un brote por el virus SARS, aunque éste
fue descartado por análisis de laboratorio, mostrando como resultado la presencia de un
nuevo coronavirus que no había sido descrito antes. El virus fue llamado Middle East
Respiratory Syndrome Coronavirus (MERS-CoV). Era el primer betacoronavirus que
pertenecía a un linaje C con capacidad de afectar a la población humana. Aunque es
virulento, a diferencia del virus SARS presenta una ausencia relativa de la enfermedad
grave entre los miembros cercanos de los pacientes, excepto los miembros con
inmunosupresión, con síntomas Patognomónicos de los coronavirus como tos, problemas
respiratorios, neumonía, entre otros. Como lo mencionó Chan M. (2013). No solo los
individuos enfermos presentaron riesgo de infección, sino también las personas cercanas
a sus núcleos familiares. (Memish Z. Z.-H.-R., 2012).
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Esta enfermedad parecía estar relacionada con los virus de los murciélagos insectívoros
europeos y africanos de la familia Vespertilionidae y Nycteridae, sin embargo este nuevo
coronavirus no se clasificó con certeza. Los pocos datos epidemiológicos indicaban una
infección naturaleza zoonótica con una trasmisión limitada de humano a humano.
Teniendo en cuenta esto, se contempló al murciélago como el huésped natural y posible
fuente inmediata. Los individuos infectados no presentaban contacto u exposición directa
con los murciélagos. Determinando la posibilidad de establecer una cepa de
betacoronavirus relacionada con murciélagos en diferentes animales, generando
hospedadores secundarios, así llegar a afectar a la población humana. (de Groot, 2013).
El virus genera un cuadro clínico respiratorio, iniciando con síntomas como fiebre,
decaimiento, problemas al respirar, continuando con complicaciones respiratorias
severas, neumonía, incluyendo falla renal, en casos avanzados logra ser mortal. Los
reportes muestras que el virus tiene la capacidad de pasar de humano a humano, con
una trasmisión limitada, donde las personas con un sistema inmunológico bajo y
personas de la tercera edad son más propensas a padecer la enfermedad. (Guery, 2013).
Los coronavirus (CoV) incluyendo al MERS-COV pertenecen taxonómicamente al grupo
de los coronavirus, siendo miembros del grupo I, teniendo estrecha relación con el virus
de la gastroenteritis transmisible del cerdo (TGEV), coronavirus canino, coronavirus
respiratorio porcino y algunos coronavirus humanos. (Tekes, 2008).
Los CoV son virus RNA de cadena sencilla los cuales pertenecen al género Coronavirus
de la familia Coronaviridae. El nombre de coronavirus procede de los pleplómeros con
forma de maza y de gran tamaño, el cual se proyecta desde la envoltura, dando a la
partícula un aspecto de corona solar. Tienen un diámetro de 100 nm, siendo el virión
pleomórfico variando de tamaño entre 75-160 nm. (Fenner, 1992).
La ribonucleoproteína

helicoidal parece estar directamente conectada a una inusual

glicoproteína que atraviesa la membrana (glucoproteína de transmembrana), esta
desempeña una función generalmente realizada por una matriz proteica en otros virus
con envoltura. La (glucoproteína peplomérica) es una segunda proteína, esta constituye
los peplómeros con forma de maza, está es muy importante para unirse a proteínas de
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membrana celular que actúan como receptores para el virus. Existe una tercera proteína
estructural (nucleoproteína), esta es una fosfoproteína que engloba el RNA vírico,
formando una ribonucleoproteína larga y flexible con simetría helicoidal. El genoma está
formado por una sola molécula lineal RNA de cadena sencilla y sentido (+) de 17-24 kb
de tamaño, con capucha y poliadenilado, siendo este infeccioso. (Fenner, 1992).
La proteína de anclaje o espícula es responsable de diversas interacciones importantes
para establecer el mantenimiento de la infección en el huésped. En primer lugar la
espícula determina el rango del hospedador durante la entrada viral, luego de la
interacción con el receptor específico. En segundo lugar la espícula contiene epítopes
importantes para la neutralización de anticuerpos de la infección, está es inducida por la
internalización de las proteínas virales expresadas en la membrana plasmática. (Van
Hamme, 2009).
La proteína de envoltura (E) o proteína de membrana pequeña, la cual se expresa en los
viriones y en las células infectadas en pequeñas cantidades, esta es una proteína
altamente hidrofóbica. La región C-terminal a través de la interacción con la proteína M
llegan a extenderse hasta el interior del virión. Para que la proteína E pueda ejercer su
función ésta debe mantenerse en los compartimentos intermedios de las membranas de
Golgi. (Van Hamme, 2009).
La proteína de membrana o proteína M, al parecer es la membrana determinante para la
infección intracelular, se localiza entre el compartimento intermedio del aparato de Golgi y
el retículo endoplasmático. Probablemente la proteína M es la encargada de la entrada
del virus a los monocitos/macrófagos, ya que hay anticuerpos neutralizantes contra esta
proteína. Al adherirse los anticuerpos a la superficie de la proteína M, esta es capaz de
generar una evasión inmune y de esta forma lograr introducir el virus. (Van Hamme,
2009).
La nucleocápside también se conoce como la proteína N. luego de fosforilación en el
citoplasma, las proteínas se asocian con las membranas intracelulares, las proteínas N
interactúan con el RNA viral, estabilizando la estructura simétrica helicoidal de la
nucleocápside la cual esta empaquetada en viriones. Los anticuerpos contra la proteína
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N son capaces de bloquear la transcripción viral del RNA, lo que sugiere otro rol para la
proteína N en la infección. Esto se confirma por la localización de esta proteína en el
complejo de replicación en los sitios de síntesis de RNA, justo en las primeras etapas
justo después de la infección. Esta proteína se acumula en el aparato de Golgi con la
espiga viral. La interacción de las proteínas N-M puede ser importante para la estructura
viral. (Van Hamme, 2009).
El potencial de mutaciones en el genoma de RNA de los coronavirus, proporciona una
idea de las variaciones o cambios en la naturaleza de los antígenos virales, o en las
enfermedades resultantes a la infección viral. Los cambios antigénicos son los
responsables para los fracasos en la implementación de algunas vacunas. (Van Hamme,
2009).
Los CoVs poseen una gran variedad de grupos de familias de coronavirus, agrupándose
en tres diferentes géneros aprobados: Alfa, Beta y Gammacoronavirus, incluyendo un
género provisional la Deltacoronavirus. En los Alfacoronavirus se encuentra (virus de la
gastroenteritis transmisible (TGEV), coronavirus respiratorio porcino (PRCV), y los
coronavirus caninos y felinos), también se encuentra el coronavirus humano (HCoV-229E
y HCoV-L63). En el grupo de Betacoronavirus grupo A se encuentra el coronavirus
murino incluyendo el virus de la hepatitis del ratón (MHV). En el género Betacoronavirus
del grupo B está el síndrome respiratorio agudo severo (SARS-CoV). En el género de los
Gammacoronavirus se encuentra el coronavirus aviar incluyendo el virus de la bronquitis
infecciosa (IBV). Por último en el género de Deltacoronavirus provisional está el (BulbulCoV). (Reguera, 2012).
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Figura 1. Principales características de la replicación de los coronavirus. E1
(glucoproteína de transmembrana). E2 (glucoproteína peplomérica). N (nucleoproteína).
N2 (proteína no estructural). Tomado de: (Fenner, 1992).
Los coronavirus al tener la capacidad de infectar diferentes tipos de individuos
representan altas pérdidas económicas y también a la presencia de tasas elevadas de
mortalidad como en el caso del síndrome respiratorio agudo severo (SARS-CoV) y el
actual síndrome respiratorio del Medio Oriente (MERS-CoV). Los coronavirus causan
hasta un tercio de las infecciones del tracto respiratorio superior en individuos adultos. En
humanos se transmiten a través del contacto directo con las secreciones a través de
gotas de aerosol. También han sido detectados en las heces y orina, en determinados
casos hay transmisión por el aire originados a partir de secreciones respiratorias por
aerosoles y por materia fecal. Estas infecciones en humanos se comprometen las vías
respiratorias y/o el sistema gastrointestinal. Se ha manifestado que bebés lactantes,
individuos de la tercera edad y personas inmunocomprometidas presentan mayor riesgo
de exposición a la enfermedad. (Falzarano, 2013).
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Como resultado de una replicación viral única, los coronavirus presentan una frecuencia
de recombinación y de mutación, haciendo posible la adaptación a diferentes y nuevos
huéspedes, logrando afectar una gran variedad de animales, tanto silvestres como
domésticos, incluyendo a los humanos. Los virus muestran especificidad como en los
coronavirus de tipo humano, bovino, felino, canino. Esporádicamente dichos virus
realizan salto de especie, tal como ocurrió durante el año 2002-2003 con el virus SARS
cuyo origen fue señalado en gatos, murciélagos y civetas de las palmas. (Chan J. L.-Y.,
2012).
La primera descripción de coronavirus en murciélagos fue en el año 2005, cuando se
encontró un grupo 1 de coronavirus en Miniopterus spp en murciélagos insectívoros en
Hong Kong. Los grupos 1 y 2 de coronavirus se han identificado en un gran número de
especies de murciélagos insectívoros en China, sorprendentemente el huésped original
del SARS. En el continente Americano se detectó el primer coronavirus de murciélago
llamado Rocky Mountain Bat Coronavirus por su nombre en inglés, en murciélagos de la
familia Eptesicus Fuscus y Myotis Occultus encontrados en estados unidos. En Brasil se
reportó la presencia de coronavirus en murciélagos insectívoros y 2 grupos de
coronavirus en el murciélago vampiro Desmodus Rotundus. (Brandão, 2008).
En un estudio realizado por el doctor Chen y su equipo a partir de el 1 de enero de 2006
hasta el 31 de marzo de 2008 establecieron a las civetas de las palmas himalayas, los
mapaches, perros y otros animales como posibles huéspedes intermediarios del brote,
sin embargo no fueron diagnosticados como los huéspedes naturales del virus. Dejando
inquietud en cuanto al reservorio natural y la vía de emergencia. Los estudios de
epidemiología molecular del coronavirus se llevaron a cabo en poblaciones de
murciélagos y en otros animales mamíferos silvestres que también se encontraban en los
mercados de animales vivos en la provincia de Guangdons y en Guangxi entre los años
2004-2006. (Chen, 2011).
Entre el 2004-2007 se realizarón vigilancias virológicas sistemáticas de los coronavirus
en murciélagos y en otras especies de animales silvestres. En 15 provincias de China
fueron tomadas alrededor de 1.700 muestas de murciélagos en sus hábitats naturales,
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adicionalmente se tomaron muestras de 4.420 animales mamíferos pertenecientes a 24
especies halladas en los mercados de animales vivos en las provincias de Guangdong y
Guangxi. Murciélagos de 11 de las 15 provincias chinas donde se recolectaron muestras
fueron positivos a coronavirus, dando una tasa de detección total de 4.7%. Al analizar
genómicamente las secuencias virales se demostró que los murciélagos eran
hospedadores genéticamente de diversos tipos de coronavirus, incluyendo los
relacionados con el virus SARS-CoV. Estos hallazgos indican que los murciélagos
pueden ser los hospederos naturales de diferentes coronavirus, desempeñando un papel
fundamental en la ecología y la evolución de los coronavirus. (Chen, 2011).
En cuanto a las muestras obtenidas y analizadas de los mercados de animales vivos, se
detectaron coronavirus en 81 animales pertenecientes a 10 especies de mamíferos
diferentes. El analisis filogenético mostró que estos virus se agrupan con los previamente
conocidos del grupo 1 de coronavirus, sugiriendo que estos coronavirus son
genéticamente similares o relacionados. También se evidenció la presencia de una alta
similitud de aminoácidos, inclusive cuando se detectan a partir de diferentes especies de
húespedes. Posiblemente esto indicaría que estos animales fueron infectados por una
fuente común, factiblemente en el interior del mercado de animales vivos. (Chen, 2011).
El virus SARS-CoV durante el 1 de noviembre de 2002 hasta el 31 de julio de 2003 se
reportó 648 muertes de los 7082 casos de infección por este virus entre China y Hong
Kong. Según la organización mundial de la salud, este virus causo un total de 8096
casos con 774 muertes registradas, mostrando un rango de mortalidad del 9.6% durante
los años 2002-2003. (WHO, 2003). Se considera SARS-CoV como uno de los más
peligrosos coronavirus por la epidemia que se presentó en el 2003. (Lau, 2005).

Tabla 2. Distribución de coronavirus en diferentes especies de murciélagos en el sur de
China. Tomado de: (Chen, 2011).
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Familia y especie de
murciélago

Nombre común

# muestras
(coronavirus positivo)

Grupo de coronavirus
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Tabla 3. Coronavirus detectado en muestras tomadas en mercados de animales vivos.
Tomado de: (Chen, 2011).

En el 2012 en el Medio Oriente fueron reportados los primeros casos de personas que
presentaban cuadros de enfermedades respiratorios con neumonía y algunos con
enfermedad renal. Inicialmente se creía que era un nuevo foco del virus SARS-CoV que
había reemergido, sin embargo se determinó que se trataba de un nuevo coronavirus que
afectaba a los humanos, se especuló sobre una mutación del síndrome respiratorio
agudo severo (SARS-CoV). A éste nuevo virus se le llamó síndrome respiratorio del
medio oriente) o por su nombre en inglés (Middle East Respiratory Syndrome
Coronavirus MERS-CoV), siendo diferente al síndrome respiratorio agudo severo (SARSCoV). (Memish Z. Z.-H.-R., 2012).
El coronavirus MERS-CoV fue identificado por primera vez en septiembre de 2012 en
muestras obtenidas de un empresario de Arabia Saudita que murió de insuficiencia
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respiratoria aguda. Desde entonces se han reportado 49 casos de infecciones causadas
por MERS-CoV. En algunos casos reportados se demostró que los pacientes estuvieron
en el medio oriente, algunos vivían allá y otros eran turistas. Sin embargo algunos
familiares de las personas enfermas también resultaron infectados, otras contrajeron la
enfermedad mientras estaban en hospitales donde se encontraban pacientes enfermos,
esto indicó una transmisión de humano a humano. (Memish Z. Z.-H.-R., 2012).
La información registrada y continua reveló un riesgo permanente para la trasmisión a los
seres humanos en el área de la Península Arábiga y nuevos informes de casos fuera de
la región plantearon preocupaciones sobre la importancia que tiene el virus sobre otras
áreas geográficas. Se han relatado brotes intrahospitalarios con transmisión al personal
de atención de salud, poniendo en alerta los procedimientos de control de infecciones.
Los datos actuales sugirieron a la enfermedad respiratoria leve parte del espectro clínico
de la infección por MERS-CoV, aunque las presentaciones no contenían inicialmente
síntomas respiratorios. Los pacientes con inmunosupresión presentan mayor riesgo de
infección. Por esta razón se deben recoger muestras del tracto respiratorio inferior como
esputo, lavado bronquial, lavado broncoalveolar o aspirado traqueal, además muestras
nasofaríngeas para evaluar los pacientes con sospecha de MERS-CoV. Actualmente se
han reportado casos en países como Francia, Italia, Alemania y Reino Unido. (MMWR,
2013).
Teniendo en cuenta la notificación de casos de enfermos en diferentes países no solo del
Medio Oriente, sino también de Europa, surgió la preocupación de una posible pandemia,
ya que los coronavirus tienen la capacidad de mutar y de adaptarse a diferentes
huéspedes y como se ha visto este virus MERS-CoV tiene la capacidad de pasar de
humano a humano. Por otro lado, se ha descrito coronavirus en diferentes tipos de
murciélago tanto insectívoro como frugívoro en el continente Americano, esto hace que el
riesgo sea mayor y la probabilidad que el virus pueda llegar a éste continente. Desde su
aparición hasta la fecha actual se reportaron 82 casos de personas infectadas y
confirmadas por laboratorio, de las cuales 45 fueron mortales. Algunas de estas personas
no viajaron a la Península Arábiga, ni tuvieron contacto con murciélagos, esto significa
que el virus posiblemente tomó a otros animales como huéspedes secundarios para así
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infectar a los humanos. Al realizar este estudio epidemiológico descriptivo se logró
realizar un seguimiento epidemiológico de la enfermedad en los diferentes países,
determinando la población más propensa a padecer la enfermedad.

Figura 2. Confirmación de casos de MERS-CoV en diferentes países. Tomado de
(MMWR, 2013).
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2. MATERIALES Y MÉTODOS

El estudio aquí planteado, corresponde a un estudio observacional retrospectivo de tipo
descriptivo donde se analizó la información de la casuística diaria teniendo como referencia
la frecuencia y distribución de un evento epidemiológico correspondiente a la morbilidad y la
mortalidad, para describir patrones de ocurrencia con relación a las variables de individuo
(sexo, edad, raza, entre otros), tiempo y lugar. (Jaramillo, 2010).
Según la información obtenida en las bases de datos de PROMED, la organización mundial
de la salud (WHO) y la sociedad internacional en los países afectadosde, se realizó un
análisis de los casos de individuos reportados, logrando obtener los siguientes datos
representados en gráficas y/o tablas.
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3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN



Desde enero de 2012 hasta junio de 2013 se presentaron 84 personas infectadas

con el virus MERS-CoV. En las primeras apariciones del virus fueron reportados 11 casos en
abril de 2012. El primer foco del virus MERS-CoV se notificó el 19 de abril de 2012 afectando
a 11 individuos incluidos profesionales de la salud. Por una parte se especulaba sobre un
nuevo brote del virus SARS el cual se presentó entre los años 2002-2003 en China. Estas
especulaciones se debían a la presentación de los signos clínicos de las personas afectadas
tal como lo señaló Assiri (2013).

Entre los meses de mayo y agosto de 2012 se mostró un silencio epidemiológico donde no
hubo reconocimiento de casos, especulando que el virus había desaparecido y por esto no
se continuó con el seguimiento. La dinámica del virus fue activada, mostrando evolución con
pocos casos entre los meses de septiembre, donde fueron reportados los primeros casos en
otro país, siendo éste Inglaterra. Este era un ciudadano de Qatar quien presentó un historial
de viajes a Arabia Saudita y Qatar; cuando se encontraba en Inglaterra, Londres manifestó
sintomatología clínica relacionada con este virus, como era neumonía e insuficiencia renal
aguda. (PROMED, 2013). Por esta razón se determinó hacer seguimiento para diagnosticar
si se trataba de una enfermedad emergente o reemergente. Gracias a estudios de
caracterización molecular del nuevo coronavirus se obtuvo la diferenciación genética con el
virus SARS tal como lo señaló Josset (2013), relatando el vinculo con los murciélagos.
(Boheemen, 2012) (tabla 4 y figura 3).
En el mes de novienbre de 2012 se presentáron 8 casos; uno fue notificado en Alemania,
dicha situación alertó a las autoridades sanitarias mundiales, el seguimiento indicó que se
trataba de un individuo residente de Qatar, no obstante no expresó signos de la enfermedad
hasta tiempo después de estar en Alemania. (PROMED, 2013).

En febrero y marzo la

casuística disminuyó. Fueron anunciados tres nuevos casos en Inglaterra; manifestando un
turista que viajó al Medio Oriente presentando una condición médica previa; al retornar a su
país de origen murió, dos mienbros de su núcleo familiar fueron contagiados, asimismo
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reportaron condiciones médicas previas; uno de éstos falleció; como informó WHO (2013).
En el 2013 se reactivó la actividad viral en diferentes países empezando por Jordania, Arabia
Saudita, Qatar y algunos de Europa. Entre los meses de mayo y junio se percibió un
incremento en la aparición de casos reportando un porcentaje del 48%. Lo anterior fue
relacionado con la peregrinación en la Meca, acto religioso que se celebra anualmente
generando un acrecentamiento en la densidad poblacional de los sitios de peregrinación. Las
autoridades de estos países tenían conocimiento del riesgo existente, sin embargo no fueron
suspendidos los vuelos ni se tomarón medidas preventivas al respecto. (Telesur, 2013) (tabla
4 y figura 3).

No se observó una relación entre la frecuencia declarada de casos y la notificación de los
mismos por parte de las autoridades sanitarias, lo cual se evidencia en la figura 3 y el anexo
1; dicha situación señala demoras en la comunicación aspectos que deben de ser tenidos en
cuenta cuando se trata de enfermedades de transmisión por contacto (figura 3 y anexo 1).
La transmisión de persona a persona no ha sido determinada con certeza suscitando
sospechas

que el riesgo de infección intrahospitalario es facilitado por las gotas de

aerosoles formadas por los equipos de oxígeno que circulan en los espacios de tratamiento
de pacientes como mencionó Assiri (2013); obligando a implementar medidas preventivas y
de bioseguridad tanto para los pacientes con sintomatología respiratoria, como para los
trabajadores de la salud quienes deben hacer uso de un equipo especial como son
máscaras, tapa bocas, guantes y ropa especializada para estos casos. (Cediel, 2004; HPSC,
2013).
No hay evidencia suficiente que sugiera una transmisión sostenida, siendo baja la casuística
presentada donde se informa el contagio de la enfermedad por individuos cercanos al núcleo
familiar o de otros individuos contiguos. Los hallazgos muestran una transmisibilidad limitada,
lo cual plantea inquietud sobre el estado y evolución de salud de los individuos
aparentemente recuperados. (Pebody, 2013).
Teniendo en cuenta los reportes disponibles, la calidad de la información en varios de los
eventos epidemiológicos anotados, no se puede efectuar la trazabilidad por ausencia de

21

información relacionada con fecha de aparición, lugar de aparición y características
individuales, tal como lo reitera Mackay (2013).
Tabla 4. Casos notificados mensualmente durante el periodo abril de 2012 a junio de 2013.
Tomado de. (PROMED, 2013; WHO, 2013).

Figura 3. Dinámica de casos notificados mensualmente entre el perido de abril de 2012 hasta
junio de 2013. Tomado de. (PROMED, 2013; WHO, 2013).
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En cuanto a casuística por género se evidencia una preponderancia de casos en hombres
con el 60%. Aunque no se tiene conocimiento del por qué los hombres son más propensos a
padecer la enfermedad se especula que una de las posibles razones es por la desigualdad
de género que existe en estos países del Medio Oriente como señala Unicef (2006). Lo
indicado

anteriormente se asocia con aspectos culturales de los países islámicos

relacionados con la desigualdad de género. Un 21% de los casos registrados no anota
información referente a género; lo anterior evidencia fallas en el seguimiento y en la entrega
oportuna de la información a las autoridades sanitarias (tabla 5).
Tabla 5. Relación entre el número de casos con el género. Tomado de (PROMED, 2013;
WHO, 2013).



En cuanto a número de casos por rango de edad se evidencia que entre los 41 y 70

años se presenta el 38% de individuos enfermos, si bien no se registró la variable de edad
del 36%. Por otra parte se muestra que los hombres con mayor porcentaje de contraer la
infección estan entre los 31-70 años, inclusive hasta los 80 años, mostrando el mayor rango
entre los 41-70 años. las mujeres registran la mayor casuística entre los 61-70. (tabla 6 y
figura 4).
Algunos individuos afectados hacen parte del grupo etario siendo los adultos mayores y
dentro de estos los que presentan complicaciones médicas coexistentes afectando el
sistema inmune tales como diabetes, enfermedades cardiacas, insuficiencia renal e
hipertensión como se describe en PROMED (2013), una población de infectados presentó
historial de viajes al Medio Oriente donde contrajeron la enfermedad, por otro lado se señaló
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el contagio del virus por miembros del mismo núcleo familiar, núcleo social, personal
presente en los hospitales, incluyendo a trabajadores de la salud. (Memish Z. Z.-H.-R.,
2012).
Tabla 6. Relación entre número de casos y rango de edad. Tomado de (PROMED, 2013;
WHO, 2013).
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Figura 4. Distribución de casos teniendo en cuenta el rango de edad y el género. Tomado de.
(PROMED, 2013; WHO, 2013).


Los países más afectados en su orden fueron los siguientes: Arabia Saudita con el

62% de los casos, Jordania 13%. Alemania, Italia, Francia, Inglaterra, Marruecos y Medio
Oriente no superan el 10% del resultado total de los casos (tabla 7).

Como se mencionó atrás un rango de individuos enfermos tuvieron antecedentes de viajes al
Medio Oriente o presentaron enfermedades previas, algunos eran turistas, otros realizaban
viajes de trabajo. Al momento de volver a sus países de origen desarrollaron la enfermedad.
De esta forma el virus migró hacia otros países iniciando una situación sanitaria de
emergencia con posibilidades de diseminación en la región europea. (Cauchemez, 2013).

Al analizar todos los reportes relacionados con la casuística por diferentes países y género
se manifiestan diferencias en hombres con el 60% y mujeres con 19% que presentaron
información completa, el país con mayor casuística es Arabia Saudita con 62% y Jordania
con 13%, otros países presentan un rango menor del 7% (tabla 7).

Tabla 7. Relación entre la presentación de casos según género en los diferentes países.
Tomado de. (PROMED, 2013; WHO, 2013).
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La letalidad observada fue del 42%. Tan solo el 11% de los individuos afectados

hasta junio de 2013 sobrevivió a la enfermedad (tabla 8).

El 23% se notificó en estado crítico, mientras que el 13% estaba en tratamiento; con respecto
a lo anterior no se dispone de un tratamiento específico para éste virus. (CDC, 2013).
Tabla 8. Desenlace total de casos. Tomado de. (PROMED, 2013; WHO, 2013).



Con respecto a las posibles fuentes de infección, desde el inicio de la epidemia se

sospechó de los murciélagos como los reservorios del virus MERS-CoV. Se recolectaron 96
muestras de siete especies de murciélagos de regiones donde se informó la presencia del
virus como mencionó Jiménez (2013), en agosto de 2013 se señaló al Taphozous perforatus
o murciélago de las tumbas egipcias, cómo el

reservorio del MERS-CoV debido al

aislamiento de un virus con una secuencia idéntica a la de los virus aislados en los humanos
infectados. (Memish, 2013).

El T. perforatus es un quiróptero insectívoro, su distribución geográfica incluye áreas del
Medio Oriente, África y el subcontinente Indio. (Roos, 2013). No se conoce con exactitud las
características que han hecho posible que un agente propio de dichos individuos haya
logrado el salto de especie infectando a los humanos tal como lo señaló Devitt (2013), Al
refugiarse en edificios abandonados no poseen una interacción estrecha con las personas,
no obstante cabe la posibilidad de contacto directo o inhalación del polvo de guano allí
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presente, como sugiere Jiménez (2013). Se especula que la DPP-4 es una enzima presente
tanto en murciélagos como en humanos, esto formula inquietudes sobre la posibilidad que el
virus pueda sensibilizar células logrando unirse a receptores y así entrar a los organismos,
razón por la cual se sospecha de un cruce y salto de especie. (Perlman, 2013). Existen
muchos vacíos haciendo que el tema sea complejo ante la ausencia de bio-modelos para
facilitar las investigaciones relacionadas con vías de transmisión, potenciales agentes
terapéuticos y preventivos.

En estudios realizados se encontraron a los camellos dromedarios como portadores de
anticuerpos del virus MERS-CoV, los individuos positivos a estos anticuerpos, eran animales
que no se encontraban en zonas donde se exhibieron casos de personas afectadas por el
virus, esto sugiere que los camellos tuvieron una exposición previa al virus antes que
afectara a los humanos. Por otro lado así como en los murciélagos, se sigue estudiando la
forma de contagio a los humanos. (FAO, 2013).


El panorama global del presente siglo es complejo con respecto a las enfermedades

emergentes desde la perspectiva de los coronavirus; como el SARS y el MERS-CoV. El
MERS-CoV no ha mostrado la misma difusión que el virus SARS el cual entre el 2002-2003
causó 774 casos de personas infectados con una letalidad del 9.6%. (WHO, 2003). El
MERS-CoV hasta septiembre de 2013 afectó a 114 individuos con una letalidad de 47%
como reportó CDS (2013); con lo cual se reitera las características de virulencia y
patogenicidad de ésta variante y su potencial. Otro aspecto importante en la diferenciación
entre estos dos virus, es la rápida evolución hacia la insuficiencia respiratoria, que presenta
el MERS-CoV, con una difusión lenta y una letalidad elevada; siendo menos contagioso pero
más peligroso. Lo anterior ha sido señalado recientemente en la sección editorial de Lancet
(2013) reiterando la importancia global de la enfermedad y llamando la atención sobre la
necesidad de establecer mecanismos de interacción intersectorial en el ámbito nacional, e
internacional con la perspectiva de la transparencia de la información. (Lancet, 2013).
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4. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES



Depués de la notificación por parte de la organización mundial de la salud del nuevo
coronavirus MERS-CoV se reiteró la importancia actual de los virus emergentes y su
relación con la salud pública y la vida silvestre; el salto de especie fue evidente y las
evidencias de transmisión de humano a humano genéran preocupación e
incertidumbre, por lo anterior se deben proyectar y consolidar equipos de trabajo
interdisciplinares e intersectoriales que se ocupen del estudio, de la vigilancia del
MERS-CoV, sus cambios y adaptaciones, asimismo de los posibles reservorios y
huespedes secundarios, de las medidas de prevención y mitigación para impedir y
controlar la diseminación de esta nueva enfermed.



Ante la evidente falta de oportunidad en la entrega de la información relacionada con
los casos notificados por la autoridad sanitaria, la comunicación incompleta para
algunos y la reserva en la divulgación ágil de las bases de datos disponibles. Los
gobiernos y las autoridades sanitarias de los países afectados guardaron sigilo sobre
la situación por ser está una enfermedad emergente; lo anterior implicó posibles
riesgos sanitarios; ante escenarios como los anteriores, la transparecia en la
divulgación del riesgo debe ser prioritaria; la seguridad y la salud globlal prima sobre
los intereses de los gobiernos, quienes deben reportar la presencia de casos de
forma oportuna y completa, que permita al momento de analizar datos obtener una
trazabilidad y resultados concluyentes.



experiencias como las discutidas en el presente estudio, deben estimular profundas
reflexiones sobre las políticas de seguridad y el control en los diferentes países; en el
nuestro es urgente la sensibilización sobre las temáticas de salud internacional desde
la perspectiva de los servicios y también en el ámbito académico dentro de los
espacios curriculares de programas de pre y postgrado de nuestra facultad.
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Los hechos señalaron la falta de oportunidad en la cooperación intersectorial
agricultura-salud. Lo anterior indica la necesidad de facilitar el diálogo de saberes,
desde el punto de vista de las profesiones de la salud con las profesiones que
involucran salud animal, a partir de la ruralidad, constituyendo un tema importante en
el currículum de las enfermedades emergentes en las cuales no se conoce la
etiología, el diagnóstico, tratamiento, prevención u erradicación, del mismo modo para
las enfermedades reemergentes y zoonósis, constituyendo grandes retos; siendo
estos aspectos que deben ser explícitos para que las nuevas generaciones de
profesionales consigan analizar situaciones y afronten casos como el acá presentado,
dispuestos a hacer intersectorialidad.
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6. ANEXOS

Figura 5. Dinámica de aparición de casos mensualmente entre el perido de enero de 2012
hasta mayo de 2013. Tomado de. (PROMED, 2013; WHO, 2013).

